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Genetische Drift

Die ,genetische Drift“ beschreibt die zufalligen Anderungen von Allelfrequenzen in einer Population
von Generation zu Generation. Sie kann eine grofte Wirkung auf den Genpool einer Population haben -
besonders in kleinen Populationen, in denen Fixierungen (Frequenz ist 1) oder Verluste (Frequenz ist
0) von Allelen h3ufiger auftreten.”

Verlust der genetischen Variabilitat einer Population

Zwei Allele einer Population konnen auf zweifache Weise identisch sein: 1) aufgrund ihres Zustands,
z.B. weil sie zufallig, aber nicht aufgrund ihrer Abstammung die gleiche DNA-Sequenz tragen oder 2)
aufgrund ihrer Abstammung.

Die Wahrscheinlichkeit, dass zwei Allele aufgrund ihrer Abstammung identisch sind, heifSt Identitat
durch Abstammung und wird in der Tierzucht auch als Inzuchtkoeffizient (F,,) bezeichnet.”(S. 17)
~Diese Definition kann als der Anteil aller Loki des Genoms eines Individuums, der durch Abstammung
identisch ist, erweitert werden. In einer Population wird der Grad der Inzucht durch Mittelung aller
individuellen F..,-Werte geschatzt. (Ballan et al., 2022)

Ein erhdéhter Inzuchtgrad begunstigt das Auftreten schadlicher rezessiver Allele im homozygoten
Zustand und kann zu Inzuchtdepressionen mit beeintrachtigter Vitalitat und Fortpflanzungsleistung
sowie reduziertem Anpassungsvermaogen fuhren.

Monitoring der genetischen Variabilitat einer Population

Stammbaum-Analyse

Eine kontinuierliche Dokumentation von Stammbaumen erlaubt die Berechnung von
Inzuchtkoeffizienten F.,, oder verwandten Parametern. Dabei entscheidet die Qualitat der
Stammbaume maligeblich Uber die Aussagekraft der erhaltenen Schatzwerte.
Verwandtschaftsverhaltnisse zwischen Grlndertieren bleiben jedenfalls unberucksichtigt.

Beispielhafte Stammbaum-Analysen:

« Sakthivel et al., 2018" - geschlossene Population WeiBer Neuseelander (SBRS Sheep Breeding
and Research Station, Indien);

 Rahim et al., 2022” - geschlossene Angorakaninchen-Population (German Angora, NTRS ICAR-
CSWRI Central Sheep and Wool Research Institute, Indien).

Genomische Analyse
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Seit einigen Jahren sind fur die Art Kaninchen auch genomische Werkzeuge verfugbar, einschlieflich
Referenzgenomen und eines SNP-Array-Chips (Affymetrix Axiom OrcunSNP array, 200k; Affymetrix
Inc., USA, inzwischen Thermo Fisher Scientific), welcher im Rahmen eines europaischen Projekts
(TD1101 - A Collaborative European Network on Rabbit Genome Biology, RGB-Net) entwickelt wurde.
Diese kdénnten die Grenzen der Stammbaum-Analyse Uberwinden und zuverlassigere Aussagen uber
die genetische Variabilitat innerhalb von oder zwischen Populationen ermdglichen. (Sie sind auBerhalb
von Forschungseinrichtungen aber noch nicht etabliert.)

So konnen etwa sogenannte Runs of Homozygosity (ROH) - kontinuierliche
Chromosomenabschnitte, in denen alle Loki einen homozygoten Genotyp aufweisen - ein prazises
MaR fur die genomische Inzucht eines einzelnen Tieres (Fg,,) liefern. Auf Populationsebene kénnen
ROH Hinweise auf die genetische Geschichte der Populationen liefern. ROH kénnen weiters genutzt
werden, um genomische Signaturen zu identifizieren: gehaufte ROH in bestimmten
Chromosomenregionen (ROH islands, ROH-Inseln) weisen auf eine reduzierte Haplotypen-Variabilitat
hin.*”

Das Vorhandensein langer ROH-Segmente ist ein Hinweis auf jungst stattgefundene (enge) Inzucht,
wahrend klrzere ROH - aufgrund von Rekombination - den Einfluss entfernter Vorfahren
widerspiegeln.

Der individuelle Inzuchtkoeffizient F,y, entspricht dem Verhaltnis der Gesamtlange aller ROH zur
Gesamtlange des Genoms. (Je groBer Fgoy ist, umso mehr Erbanlagen liegen in Folge von Inzucht
reinerbig vor.)

Weitere Methoden und Beispiele: Genomweite Assoziationsstudien (ROH: &9*9112)),

ROH
Allell ATTGGCGATGG ATTGGCGCAGG ATGTGCGCAGG

Allel2 AGGTATGCCGT GTGTGCGCCGT GTGTGCGCAGT

pyopoter SFs nimmt zu 5
D Anzahl aufeiranderfolgender homo: ygober -

Abb. 1: Methode zur Identifizierung genomischer Signaturen: Homozygotie-Abschnitte (ROH) - Von
links nach rechts nimmt die Anzahl aufeinanderfolgender homozygoter SNPs zu, wodurch ein ROH
entsteht.
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